
                     10        20        30        40        50        60        70        80        90       100       110       120       130       140       150       160       170       180       190       20                            
            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....| 
6755805.m   ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
25025431.m  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
TLK2        ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
27369956.m  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
TLK1        ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
C07A9.3.AA  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MSLASCCGRPVLNGYLDAAATPSAPILRFFIYRLSFTCAHLLNDGRLQCITFVDHRLFARHALCFLSPTRPLPPTLPIHIYTRHKMIWRLFFSKNIRHAFFEKKNLLRFFFKKEFRFHCS~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
1l3r_E      ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
ninaC.AA    MMYLPYAQLPDPTDKFEIYEEIAQGVNAKVFRAKELDNDRIVALKIQHYDEEHQVSIEEEYRTLRDYCDHPNLPEFYGVYKLSKPNGPDEIWFVMEYCAGGTAVDMVNKLLKLDRRMREEHIAYIIRETCRAAIELNRNHVLHRDIRGDNILLTKNGRVKLCDFGLSRQVDSTLGKRGTCIGSPCWMAPEVVSAMESREP 
kin-28.AA   ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
egl-15.AA   ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
 
                    210       220       230       240       250       260       270       280       290       300       310       320       330       340       350       360       370       380       390       40                   
            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....| 
6755805.m   ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
25025431.m  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
TLK2        ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
27369956.m  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
TLK1        ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
C07A9.3.AA  ~~~~~~~LLLFEILRSFPLKNFHSLTLQYHNFKSHSFARAQVSPRTHDDGVKFVSAKRQEVDVLRHRALRSSSSPLCASFFYVSLRLTRSLTLTSPGTTYRCRSSRSCVAAEVHTPLAEKPPRIESLIKKDSLLDKFIPLGCAYRSVTDTVIVVFTTTMSMLSMDGIVAGGGSSSGGGERSFVLEQKMFNTGPQNKALPT 
1l3r_E      ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
ninaC.AA    DITVRADVWALGITTIELADGKPPFADMHPTRAMFQIIRNPPPTLMRPTNWSQQINDFISESLEKNAENRPMMVEMVEHPFLTELIENEDEMRSDIAEMLELSRDVKTLYKEPELFVDRGYVKRFDEKPEKMYPEDLAALENPVDENIIESLRHRILMGESYSFIGDILLSLNSNEIKQEFPQEFHAKYRFKSRSENQPH 
kin-28.AA   ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
egl-15.AA   ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MSYFLAS 
 
                    410       420       430       440       450       460       470       480       490       500       510       520       530       540       550       560       570       580       590       60                   
            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....| 
6755805.m   ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MEELHSLDPRRQE~~~~~~~~~~~~~~LLEARFTGVGVS~~~~~~~~~~~~KGPLNSESSNQSLCS 
25025431.m  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MMEELHSLDPRRQE~~~~~~~~~~~~~~LLEARFTGVGVS~~~~~~~~~~~~KGPLNSESSNQSLCS 
TLK2        ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MMEELHSLDPRRQE~~~~~~~~~~~~~~LLEARFTGVGVS~~~~~~~~~~~~KGPLNSESSNQSLCS 
27369956.m  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MDELHSLDPRRQE~~~~~~~~~~~~~~LLEARFTGVATGSTGSTGSCSVGAKASTNNESSNHSFGS 
TLK1        ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MSVQSSSGSLEGPPSWSQLSTSPTPGSAAAARSLLNHTPPSGRPREGAMDELHSLDPRRQE~~~~~~~~~~~~~~LLEARFTGVASGSTGSTGSCSVGAKASTNNESSNHSFGS 
C07A9.3.AA  VQSSGSSSNHAPIVGESPLGTVSSTMATGDTGRVGNVTYMSSGMLGATQFMPQNSSHPSTSVMMQQVPPQNGGATRSSPTEMQQCMQAMSEDSIEMRDYNSGVHHMHPHQMQMQQQQQHHQQQYNMSYHNHQQQMQQMHYHQQQQQYQQQQAQHHQ~MYAPQIQQQQQQPQQQSQQQSAQQPQQSSAALQHVNESSNLSS 
1l3r_E      ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
ninaC.AA    IFSVADIAYQDMLHHKEPQHIVLSGESYSGKSTNARLLIKHLCYLGDGNRGATGRVESSIKAILMLVNAGTPVNNDSTRCVLQYCLTFGKTGKMSGAVFNMYMLEKLRVATTDGTQHNFHIFYYFYDFINQQNQLKEYNLKADRNYRYLRVPPEVPPSKLKYRRDDPEGNVERYREFENILRDIDFNHKQLETVRKVLAA 
kin-28.AA   ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
egl-15.AA   CLGVGLLSTVSCSLQGLTSHYRENIPRFKHVANERYEVFLGDEIKFDCQTAASKISAFVEWYRNDKLLKNDQIDKDKIRKDNNRMMLHLKNIDVSDQGLWSCRVHNAYGQISRNFTVEVIDFCDYFLFPDIHHLNIPMECVCLWKYNKEAKRSDVNYAAVTGEVCSKYASRMINRARKPLPMIPCFGDHCKEFDTTPVSD 
 
                    610       620       630       640       650       660       670       680       690       700       710       720       730       740       750       760       770       780       790       80                   
            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....| 
6755805.m   VGSLSDKEVE~~~~TPEKKQNDQ~RNRKRKAEP~YDTSQ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~GKGTP~RGHKISDYFE~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~RRAEQPLYGLDGSAAKEASEEQSALPTLMSVMLAKPRLDTEQLAPRGAGLCFTFVSAQQ~NSPSSTGSGNTEHSCSSQKQISIQHRQTQSDL 
25025431.m  VGSLSDKEVE~~~~TPEKKQNDQ~RNRKRKAEP~YDTSQ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~GKGTP~RGHKISDYFEFAGGSGPGTSPGRSVPPVARSSPQHSLSNPLPRRAEQPLYGLDGSAAKEASEEQSALPTLMSVMLAKPRLDTEQLAPRGAGLCFTFVSAQQ~NSPSSTGSGNTEHSCSSQKQISIQHRQTQSDL 
TLK2        VGSLSDKEVE~~~~TPEKKQNDQ~RNRKRKAEP~YETSQ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~GKGTP~RGHKISDYFEFAGGSAPGTSPGRSVPPVARSSPQHSLSNPLPRRVEQPLYGLDGSAAKEATEEQSALPTLMSVMLAKPRLDTEQLAQRGAGLCFTFVSAQQ~NSPSSTGSGNTEHSCSSQKQISIQHRQTQSDL 
27369956.m  LGSLSDKESE~~~~TPEKKQSESSRGRKRKAESQNESSQ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~GKSIGGRGHKISDYFEYQ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~GGNGSSPVRG~~~~~~~~~~IPPAIRSPQNSHSHSTPS~~~~~~~~SSVRP~NSPSPTALAFGDHPVVQPKQLSFK~~ITQTDL 
TLK1        LGSLSDKESE~~~~TPEKKQSESSRGRKRKAENQNESSQGFPNLPVFQSLAYWEMGRTAGGKSIGGRGHKISDYFEYQ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~GGNGSSPVRG~~~~~~~~~~IPPAIRSPQNSHSHSTPS~~~~~~~~SSVRP~NSPSPTALAFGDHPIVQPKQLSFK~~IIQTDL 
C07A9.3.AA  AGSISDREPEQHGGTPQRPTAPQSSTATDKKTRKRRKAG~~~~~~~~~~~~~~~~~~PTEDQATPKQERKITEFMKVGGEVASGNS~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~VARCLLTEYHQNQGSPKRQPAVQQNGSNSYDSQQQQPQMNQHEMQNSYWGVATPSLGVNNRGTPTPTQQQHYSSDSNSNSNQSPPGQGNQSGR 
1l3r_E      ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
ninaC.AA    ILNIGNIRFRQNGKYAEVENTDIVSRIAELLRVDEKKFMWSLTNFIMVKGGIAERRQYTTEEARDARDAVASTLYSRLVDFIINRINMNMSFPRAVFGDTNAIIIHDMFGFECFNRNGLEQLMINTLNEQMQYHYNQRIFISEMLEMEAEDIDTINLNFYDNKTALDNLLTKPDGLFYIIDDASRSCQDQDLIMDRVSEK 
kin-28.AA   ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
egl-15.AA   FGLPGKPEDDPLVKRVVLKKDDVIVPVHDSEESPSESRTEFIN~~~~~~~~~~~~~~~~~ADEKENKEDEEEDYSVSQPVAPDAGLTELNITAEEPPYFKSNDNIVLFNETHALPAGRTLKLNCRAKGYPEPQIIWYKNGKMLKKSSARSGGYEFKFNRWSLEVEDAVVADSGEFHCEALNKVGSAKKYFHVIIVNRMRR 
 
                    810       820       830       840       850       860       870       880       890       900       910       920       930       940       950       960       970       980       990       10                  
            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....| 
6755805.m   TIEKISALENSKNSDLEKKEGRIDDLLRAN~~~~~~~~~~~~CDLRRQIDEQQKMLEKYKERLNRCVTMSKKLLIEKSKQEKMACRDKSMQD~~RLRLGHFTTVRHGASFTEQWTDGYAFQNLIKQQERINSQREEIERQRKMLAKRKPPAMG~~~~~~QAPPATNEQK~~QRKSK~TNGAEN~~~~~~~~~ETLTLAEY 
25025431.m  TIEKISALENSKNSDLEKKEGRIDDLLRAN~~~~~~~~~~~~CDLRRQIDEQQKMLEKYKERLNRCVTMSKKLLIEKSKQEKMACRDKSMQD~~RLRLGHFTTVRHGASFTEQWTDGYAFQNLIKQQERINSQREEIERQRKMLAKRKPPAMG~~~~~~QAPPATNEQK~~QRKSK~TNGAEN~~~~~~~~~ETLTLAEY 
TLK2        TIEKISALENSKNSDLEKKEGRIDDLLRAN~~~~~~~~~~~~CDLRRQIDEQQKMLEKYKERLNRCVTMSKKLLIEKSKQEKMACRDKSMQD~~RLRLGHFTTVRHGASFTEQWTDGYAFQNLIKQQERINSQREEIERQRKMLAKRKPPAMG~~~~~~QAPPATNEQK~~QRKSK~TNGAEN~~~~~~~~~ETLTLAEY 
27369956.m  TMLKLAALESTKNQDLEKKEGRIDDLLRAN~~~~~~~~~~~~CDLRRQIDDQQKLLEKYKERLNKCISMSKKLLIEKSTQEKLSSREKSMQD~~RLRLGHFTTVRHGASFTEQWTDGFAFQNLVKQQEWVNQQREDIERQRKLLGKRKPPTANN~~~~SQAPATNSEAK~~QRKTKAVNGAENDPFVRPNLPQLLTLAEY 
TLK1        TMLKLAALESNKIQDLEKKEGRIDDLLRAN~~~~~~~~~~~~CDLRRQIDEQQKLLEKYKERLNKCISMSKKLLIEKSTQEKLSSREKSMQD~~RLRLGHFTTVRHGASFTEQWTDGFAFQNLVKQQEWVNQQREDIERQRKLLAKRKPPTANN~~~~SQAPSTNSEPK~~QRKNKAVNGAENDPFVRPNLPQLLTLAEY 
C07A9.3.AA  MVRTIDEETQTDSSLSQANPQNADEVAKMNRI~~~~~~~~~IEDHRRQIEELNSKNSLERRKNEASKETIKRLLIDKNQIERKALRDKTAAD~~SPRIGCFKTTRTGDSFRDQWVDGWAFAEMDKKTEQINAERNEIASASALLKKRKPLGIGKEPKRPQAVNSQNDSNGMQPSTSSNTNGDDAIFRRPEEPKEIQYQEY 
1l3r_E      ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
ninaC.AA    HSQFVKKHTATEISVAHYTGRIIYDTRAFTDINRDFVPPEMIETFRSSLDESIMLMFTNQLTKAGNLTMPFEAVQHKDESERKSYALNTLSAGCISQVNNLRTLAANFRFTCLTLLKMLSQNANLGVHFVRCIRADLEYKPRSFHSDVVQQQMKALGVLDTVIARQKGFSSRLPFDEFLRRYQFLAFDFDEPVEMTKDNC 
kin-28.AA   ~~MSINSLSNETPTPTIEKEAYFHGLIQRE~~~~~~~~~~~~~DVFQLLDNNGDYVVRLSDPKPGEPRSYILSVMFNNKLDENSSVKHFVIN~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
egl-15.AA   PPIIVPNILANQSVNINDTATFHCKVVSDLLP~~~~~~~~~~~HIIWVRINKINGSYSYYNNSAEEYMFNYTEMDTFDKAHVHHVGDESTLTIFNVSLDDQGIYACLSGNSLGMSMANATLTVNEFMAIHLLTGDEPKIDRWTTSDYIFTTILLFLLLAATLFGILFMVCKQTLHKKGFMDDTVGLVARKKRVVVSKRPM 
 
                    1010      1020      1030      1040      1050      1060      1070      1080      1090      1100      1110      1120      1130      1140      1150      1160      1170      1180      1190      12                  
            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....| 
6755805.m   HEQEEIFKLRLGHLKKEEAEIQAE~LERLERVRNLHIRELKRIHNEDNSQFKDHPTLNDRYLLLHLLG~~~~RGGFSEVYKAFDLTEQRY~VAVKIHQLNKNWRDEKKENYHK~~~HACREYRIHKELDHPRIVKLYDYFSLDTDSFCTVLEYCEGNDLDFYLKQHKL~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
25025431.m  HEQEEIFKLRLGHLKKEEAEIQAE~LERLERVRNLHIRELKRIHNEDNSQFKDHPTLNDRYLLLHLLG~~~~RGGFSEVYKAFDLTEQRY~VAVKIHQLNKNWRDEKKENYHK~~~HACREYRIHKELDHPRIVKLYDYFSLDTDSFCTVLEYCEGNDLDFYLKQHKL~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
TLK2        HEQEEIFKLRLGHLKKEEAEIQAE~LERLERVRNLHIRELKRIHNEDNSQFKDHPTLNDRYLLLHLLG~~~~RGGFSEVYKAFDLTEQRY~VAVKIHQLNKNWRDEKKENYHK~~~HACREYRIHKELDHPRIVKLYDYFSLDTDSFCTVLEYCEGNDLDFYLKQHKL~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
27369956.m  HEQEEIFKLRLGHLKKEEAEIQAE~LERLERVRNLHIRELKRINNEDNSQFKDHPTLNERYLLLHLLG~~~~RGGFSEVYKAFDLYEQRY~AAVKIHQLNKSWRDEKKENYHK~~~HACREYRIHKELDHPRIVKLYDYFSLDTDTFCTVLEYCEGNDLDFYLKQHKL~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
TLK1        HEQEEIFKLRLGHLKKEEAEIQAE~LERLERVRNLHIRELKRINNEDNSQFKDHPTLNERYLLLHLLG~~~~RGGFSEVYKAFDLYEQRY~AAVKIHQLNKSWRDEKKENYHK~~~HACREYRIHKELDHPRIVKLYDYFSLDTDTFCTVLEYCEGNDLDFYLKQHKL~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
C07A9.3.AA  IELDEIYKLRREHLRKEETDLSME~KERLEKEKQHHVRELKRASNESASQFNDHRLLHKRYLMLNLLG~~~~KGGFSEVWKAFDIEENRY~VACKIHHVNKDWKEEKKANYVK~~~HAMREKDIHKSLDHCRIVKQYDLLTIDNHSFCTVLEYVPGNDLDFYLKQNRS~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
1l3r_E      ~~~~~~~~~GNAAAAKKGXEQESV~KEFLAKAKEDFLKKWETPS~~~~~~~~QNTAQLDQFDRIKTLG~~~~TGSFGRVMLVKHKESGNH~YAMKILDKQK~~~~VVKLKQIE~~~HTLNEKRILQAVNFPFLVKLEFSFK~DNSNLYMVMEYVAGGEMFSHLRRIGR~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
ninaC.AA    RLLFLRLKMEGWALGKTKVFLRYYNDEFLARLYELQVKKVIKVQSMMRALLARKRVKGGKVFKLGKKGPEHHDVAASKIQKAFRGFRDRV~RLPPLVNEKSGQLNENTADFIRPFAKKWREKSIFQVLLHYRAARFQDFVNLSQQVHIYNQRMVAGLNKCTRAVPFER~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
kin-28.AA   ~~~~~~~SVENKYFVNNNMSFNTI~QQMLSHYQKSRTEILEACKILHPVRRQFWELDHGNIVIEKKLG~~~~EGAFGEVSSGVMKFKRGG~RLVKVAVKQVKTDGIGKDQIKD~~~~FLMEARTMRNLGHPNIVRFLGIAVLQEP~LFLVMELATGGALDSYLKHNEL~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
egl-15.AA   NEDNENSDDEPSPYQIQIIETPITKKEAARKQRKRMNSENTVLSEYEVDSDPVWEVERSKLSLVHMLG~~~~EGAFGEVWKATYKETENNEIAVAVKKLKMSAHEKELIDLVS~~~~~~~EMETFKVIGEHENVLRLIGCCTGAGPLYVVVELCKHGNLRDFLRAHRPKEEKAKKSSQELTDYLEPRKASDKDDIELIPN 
 
 
 
 



                    1210      1220      1230      1240      1250      1260      1270      1280      1290      1300      1310      1320      1330      1340      1350      1360      1370      1380      1390      14                  
            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....| 
6755805.m   MSEKEARSIIMQIVNALKYLNEIKPPIIHYDLKPGNILLVNGTACGEIKITDFGLSKIMDDD~SYNSVDGMELTSQGAGTYWYLPPECFVVGKEPPKISNKVDVWSVGVIFYQCLYGRK~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~PFGHNQSQQDILQENTILKATEVQFPPKPVVTPEAKAFIRRCLAYR~~~~~~~~~~ 
25025431.m  MSEKEARSIIMQIVNALKYLNEIKPPIIHYDLKPGNILLVNGTACGEIKITDFGLSKIMDDD~SYNSVDGMELTSQGAGTYWYLPPECFVVGKEPPKISNKVDVWSVGVIFYQCLYGRK~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~PFGHNQSQQDILQENTILKATEVQFPPKPVVTPEAKAFIRRCLAYR~~~~~~~~~~ 
TLK2        MSEKEARSIIMQIVNALKYLNEIKPPIIHYDLKPGNILLVNGTACGEIKITDFGLSKIMDDD~SYNSVDGMELTSQGAGTYWYLPPECFVVGKEPPKISNKVDVWSVGVIFYQCLYGRK~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~PFGHNQSQQDILQENTILKATEVQFPPKPVVTPEAKAFIRRCLAYR~~~~~~~~~~ 
27369956.m  MSEKEARSIVMQIVNALRYLNEIKPPIIHYDLKPGNILLVDGTACGEIKITDFGLSKIMDDD~SYG~VDGMDLTSQGAGTYWYLPPECFVVGKEPPKISNKVDVWSVGVIFFQCLYGRK~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~PFGHNQSQQDILQENTILKATEVQFPVKPVVSSEAKAFIRRCLAYR~~~~~~~~~~ 
TLK1        MSEKEARSIVMQIVNALRYLNEIKPPIIHYDLKPGNILLVDGTACGEIKITDFGLSKIMDDD~SYG~VDGMDLTSQGAGTYWYLPPECFVVGKEPPKISNKVDVWSVGVIFFQCLYGRK~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~PFGHNQSQQDILQENTILKATEVQFPVKPVVSSEAKAFIRRCLAYR~~~~~~~~~~ 
C07A9.3.AA  ISEKEARSIIMQVVSALVYLNEKSTPIIHYDLKPANILLESGNTSGAIKITDFGLSKIMEGE~SDDHDLGIELTSQFAGTYWYLPPETFIVP~~PPKITCKVDVWSIGVIFYQCIYGKK~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~PFGNDLTQQKILEYNTIINAREVSFPSKPQVSSAAQDFIRRCLQYR~~~~~~~~~~ 
1l3r_E      FXEPHARFYAAQIVLTFEYLHSLD~~LIYRDLKPENLLIDQQ~~~GYIQVTDFGFAKRVKGR~TWX~~~~~~~~~~LCGTPEYLAPEIILSKG~~~~YNKAVDWWALGVLIYEMAAGYP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~PFFADQP~~~~IQIYEKIVSGKVRFPS~~HFSSDLKDLLRNLLQVD~~~~~~~~~~ 
ninaC.AA    INMREVN~~SSQLGPLPVPIKKMPFRLDQIPFYDTQYMVDPANSISRQAFPNQLLTQHMEDDEPWDSPLQRNPSMTSCALTYNAYKKEQACQTNWDRMGESDNIYNQGYFRDPQQLRRNQMQMNMNAYNNAYNSYNSNYNNQNWGVHRSGSRRNSLKGYAAPPPPPPPMPSSNYYRNNPNQQQRNYQQRSSYPPSDPVRE 
kin-28.AA   LPIDKRHEMLLQAAWGLEYIHGKP~~MLHRDIAARNCLYGDGK~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~VCSQKTDVWAYGILCWEIFNNGA~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~EPYPGLTANEVAKQVTDGYRMPPHQLAAPEVQALMTRCCAEN~~~~~~~~~~ 
egl-15.AA   LTQRHLVQFAWQVAQGMNFLASKK~~IIHRDLAARNVLVGDG~~~HVLKISDFGLSRDVHCN~~~~~~~~~~DYYRKRGNGRLPIKWMALEALDSNVYTVESDVWSYGVLLWEIMTLGG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~TPYPTIAMPELYANLKEGYRMEPPHLCPQEVYHLMCSCWREKLEERPSFKTI 
 
                    1410      1420      1430      1440      1450      1460      1470      1480      1490      1500      1510      1520      1530                  
            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|. 
6755805.m   ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~KEDRID~~~~~VQQLACDPYLLP~HIRKSVSTSSPAGAAIASTSGASNNSSSN~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~  
25025431.m  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~KEDRID~~~~~VQQLACDPYLLP~HIRKSVSTSSPAGAAIASTSGASNNSSSN~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~  
TLK2        ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~KEDRID~~~~~VQQLACDPYLLP~HIRKSVSTSSPAGAAIASTSGASNNSSSN~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~  
27369956.m  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~KEDRFD~~~~~VHQLANDPYLLP~HMRRSNSSGNLHMSGLTATPTPPSSSIITY~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~  
TLK1        ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~KEDRFD~~~~~VHQLANDPYLLP~HMRRSNSSGNLHMAGLTASPTPPSSSIITY~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~  
C07A9.3.AA  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~KEDRAD~~~~~VFELAKHELFRPRGAIRASVAGSVSSPSIPRSPSVNREDDNM~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~  
1l3r_E      ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~LTKRFGNLKNGVNDIKNHKWFAT~TDWIAIYQRKVEAPFIPKFKGPGDTSNFDDYEEEEIRVXINEKCGKEFTEF~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~  
ninaC.AA    LQNMARNEGDNSEDPPFNFKAMLRKTNYPRGSETNTYDFNNRRGSDSGDQHTFQPPKLRSTGRRYQDDEGYNSSSGNYGVSRKFGQQQRAPTLRQSPASVGRSFEDSNARSFEEAGSYVEEEIAPGITLSGYAVDI  
kin-28.AA   ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~PNDRPTMS~~DVAQILQRVTGQGRPNFAAIAKKEAEELLIMNSRSARRTSRRKGSNKKSAIPNGVLTPVNRAQEIKH~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~  
egl-15.AA   VDYLDWMLTMTN~~ETIEGSQEFNDQFFSERSTASGPVSPMESFQKKRKHRPLSAPVNLPSEPQHTICDDYESNFSVEPPNDPNHLYCNDNMLKNHIITPETSQRIPSNNNSMSKPEF~~~~~~~~~~~~~~~~~~  
 


